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工 一 一 








分 子 进化 研究 中 的 今 祖 法 ， 其 
理论 基础 、 存 在 的 问题 和 解释 
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TE ET idk eH D EE n b. dE (Present-Day Ancestor Method) ti T fe oe h T A8 Fi db JC Ec b fe E 
率 的 不 同 所 造成 的 情 误 ,对 和 于 相距 较 远 的 各 类 群 托 等 生物 的 进化 关系 的 研究 有 着 特别 重要 的 意义 。 但 是 在 应 
用 此 法 于 具体 的 研究 时 ,也 过 到 了 一 些 令 人 人 困 喇 的 带 报 本 福 的 局 题 。 为 此 我 们 对 它 的 理论 基础 、 适 用 范围 和 
所 贡 到 的 问题 等 等 进行 了 一 香 认 真 的 考察 , 并 对 存在 的 问题 得 也 了 会 理 的 说 明 。 


KRM, 分 子 进化 ， 系统 树 ， 今 祖 法 ， ma 


(一 ) 在 分 子 进化 树 的 建立 上 简单 的 成 聚 分 析 的 有 效 范围 


简单 的 成 聚 分 析 (Simple Cluster Avalysi.), 


B] “ASSERT REE” Ucwcight.d 


Pair-Group Method (UPG), zik. “不 加 权 对 群 算术 平均 数 成 聚 法 ”Unweighted Pair- 
Group Arithmetic Average Clustering (UPGMA)， 是 利用 大 分 子 序列 间 的 差异 数值 


建立 分 子 进化 树 的 最 基本 的 方法 。 


设 有 一 分 子 进化 树 如 图 一 所 示 ，A 一 眉 代 表 五 种 现存 生物 的 有 关 的 大 分 子 序列 ， 入 
表示 它们 的 共同 始祖 的 有 关 的 大 分 子 序列 ， 图 中 的 数字 表示 进化 中 大 分 子 序列 上 所 发 生 
的 变化 ， 即 突变 数 。 根 据 这 一 分 子 进化 树 ， 可 以 得 到 大 分 子 序列 的 差异 矩阵 如 下 ， 
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反 过 来 ,在 得 知 这 个 差异 矩阵 以 后 , 我 们 又 可 以 用 简单 的 成 聚 分 析 倒 推 出 原来 的 分 子 
Heki h TEREE A H BHD 与 下 的 盖 导 最 小 (dtAB = 20，dDE = 20)， 因 此 首先 
把 A 与 B 和 和 D 与 EE 结合 起 来 。 之 后 再 大 A B、C 与 DE 三 者 问 的 关系 。AB 与 C 问 的 平均 
348d (AB) CHIACHABCH HY, Bed AB)C = (dAC - dBC)/, 780, Rž, d(AD) 
(DE) = (dAD+dBD+dAE+dBE)/,=80, dC(DE) = (dCD + dCE)/,-40, 三 者 中 以 
dC(DE) 为 最 小 ， 因 此 再 把 C 与 DE 结 合 起 来 。 最 后 再 使 AB 与 CDE 相 结合 。 于 是 我 们 就 
得 到 进化 树 胡 图 二 所 示 。 其 分 枝 型 式 (topology) 与 图 一 
中 的 完全 相同 。 图 中 分 枝 点 处 的 数字 表示 两 个 枝 之 间 的 A B C D 
平均 差 值 。 

由 此 可 以 推 想 ， 只 要 对 现存 各 种 生物 的 大 分 子 序列 20 
进行 比较 ， 得 知 它们 之 间 的 具体 异同 ， 之 后 进行 适当 的 40 
成 聚 分 析 ， 就 有 可 能 得 知 它们 在 进化 历史 上 的 真实 的 亲 
绿 关系 。 这 样 想 并 不 错 ， 但 是 由 于 许多 因素 的 干扰 ， 实 - 

际 情况 远 不 像 上 面 的 例子 那样 简单 。 重 要 的 干扰 因素 之 n Bc 
一 就 是 不 同 进化 枝 上 进化 速率 的 差异 。 

在 上 面 所 设想 的 进化 树 中 ， 各 个 枝 的 进化 速率 是 完全 一 致 的 。 但 是 实际 上 不 同 生物 
类 群 的 进化 速率 却 可 能 有 很 大 的 差异 。 “分明 现 有 的 一 切 证 据 都 表明 ， 进 化 速率 在 不 司 
的 分 枝 上 是 不 一 致 的 ， 不 同 的 路 线 是 以 不 同 的 速率 演化 ”(Sneath and Sokal, 1973), 

设 有 一 进化 速率 变化 版 大 的 进化 树 如 图 三 所 示 。 其 差异 矩阵 如 下 。 作 简章 成 聚 分 析 
后 ， 所 得 的 桂 〈 图 四 ) 显然 错误 。 





Blanken 等 的 电子 计算 机 模拟 实验 表明 ， 在 进化 速率 一 致 的 条 件 下 ， 在 各 种 方法 中 
简单 成 聚 分 析 是 正确 率 最 高 的 方法 。 研 究 进 化 关系 很 近 的 物种 的 系统 发 生 时 ， 可 以 假设 
不 同 物种 的 进化 速率 也 是 相似 的 。 但 是 在 研究 关系 很 远 的 物种 间 的 系统 发 生 关系 时 ， 就 
没有 根据 作 这 种 设想 了 。 这 时 ， 避 免 由 于 进化 速率 的 不 一 致 而 造成 的 误差 ， 就 是 至 关 重 
要 的 了 。 
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(二 ) 今 祖 法 的 创立 


Klotz 等 《1979) 指 出 ， 在 进化 速率 不 等 时 ， 各 物种 分 子 序列 之 间 的 差 值 可 用 它们 与 
它们 的 共同 始祖 XX 之 间 的 差 值 加 以 校正 。 这 样 就 可 避免 因 进 化 速率 不 等 而 造成 的 误差 。 
校正 的 公式 是 ， 

d'ijz dij -r-ri 
在 这 里 di 表示 两 个 物种 的 大 分 子 序列 之 间 的 差异 数值 ，dij 表 示 经 过 校正 的 数值 ，r* 与 
r; 则 表示 与 这 两 个 种 有 关 的 校正 信 。 最 基本 的 校正 值 ， 我 们 发 现 其实 就 是 dix 与 djx 但 
Klotz’ (1979) 所 用 的 乃 是 dix - XJrdix 一 x， YX 在 这 里 指 的 是 各 物种 与 它们 的 共同 始 
祖 X 之 间 的 盖 异 数值 的 平均 值 。 后 来 我 们 发 现 ， 无 论 是 在 基本 的 校正 值 上 共同 加 上 任何 
一 个 值 ， 或 是 共同 减 去 任何 一 个 值 ， 校 正 的 最 后 结果 并 不 会 发 生 任何 改变 。 

仍然 以 图 三 中 的 非 等 速 进 化 树 为 例 。 就 以 dAX 一 dFX 作 为 校正 值 ， 于 是 dAB = dAB 
-~-dAX-dBX=4-6-8= -10，dAC=dAC-dAX-dCX=3-6-5= 一 8 ， RR 
得 到 矩阵 如 下 。 经 成 聚 分 析 后 得 的 树 〈 图 五 ) 是 正确 的 。 按 Kiotz 等 的 方法 进行 校 E, 
x 25.16, ZUR (BA) 也 是 正确 的 。 











0 


把 此 法 用 在 等 速 进化 树 上 时 ， 由 于 校正 值 都 相等 ， 结 果 也 同样 是 正确 的 。 

Klotz (1979) 的 工作 已 经 为 今 福 法 的 创立 问 定 了 基础 ， 但 是 在 实际 的 应 用 上 并 
没有 什么 价值 ， 因 为 关于 诸 物种 的 共同 始祖 的 大 分 子 的 序列 人 们 是 不 知道 的 。 后 来 W， 
-H, Li (1981) #1 Klotz§Blanken (1981) 分 别 指 出 ， 实 际 上 可 以 用 一 种 现存 生物 的 
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大 分 子 的 序列 (7 ) 来 代 赵 共同 始祖 的 大 分 子 的 序列 (X)， 因 此 有 关 的 方法 也 就 被 称 为 
“4 今 ” 祖 法 。 前 面 已 经 指出 ， 诸 校正 值 上 无 论 是 共同 加 上 一 个 值 还 是 减 去 一 个 值 ， 所 得 
结果 都 是 一 样 的 。 现 在 用 y 序列 代替 序列， 不 过 是 在 诸 校 正 值 上 共同 加 上 一 个 dxy 而 
已 
仍然 以 图 三 中 的 不 等 速 进化 树 为 网 , 设 d4X7 等 于 15:( 图 七 )，dAy =dAX +dXy = 21, 
dBy = dBX + dXy 223, seven 。 就 以 4Ay 至 4Fy 作 校正 值 已 经 可 以 得 到 正确 的 结果 。 从 它 
们 中 各 减 去 其 中 的 最 小 值 《 所 得 结果 见 图 八 》 或 它们 的 平均 秆 ， 结 果 也 部 一 样 。 
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(=) 今 祖 法 的 实质 


每 个 进化 树 都 有 与 之 相对 应 的 差异 焦 阵 。 成 聚 分 析 即 是 从 差异 距 阵 推 求 进 化 大 的 分 
枝 型 式 的 一 各 方法。 具有 同样 的 分 枝 型 式 的 进化 树 彼 此 可 以 相差 很 远 ， 既 可 以 是 等 速 
进化 的 ， 也 可 以 是 非 等 速 进化 的 。 今 祖 法 的 基本 点 即 在 于 把 非 等 速 进化 树 的 差异 矩阵 改 
成 一 个 新 的 矩阵 ， 后 者 所 对 应 的 进化 
BIS UB ROA, HASH 
进化 的 。 通 过 对 新 的 矩阵 作成 聚 分 
析 ， 也 就 可 以 得 知 其 所 对 应 的 进化 树 
的 分 枝 型 式 ， 而 这 也 正 就 是 原 树 的 分 
枝 型 式 。 

关于 今 祖 法 为 什么 可 以 把 非 等 速 
进化 树 的 差异 矩阵 改 成 等 速 进 化 桂 
的 ， 可 以 简单 地 用 图 加 以 说 明 ， 可 以 
把 图 三 中 的 非 等 速 进化 树 依据 各 个 种 
与 其 共同 始 福 的 距离 绘 成 图 九 ， 其 非 
等 速 进化 的 性 质 是 很 明显 的 。 现 以 其 
中 最 短 的 EX 作为 兴 径 (如 按 Klotz 等 的 方法 ， 则 是 以 各 线 的 平均 长 度 作 为 半径 》， 以 \ 
为 圆心 夯 一 圆 弧 ， 结 果 与 各 线 相 交 于 A'、B'、C'、D'、B" CAPE). FAM. Bip AA'- 
AX- A'X-AX-EX, RAW, -H. Li We RAAMRE Ere Fe, BB, 


B 
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CC DD', FF'ajlrg, ro、rp、rz，ra 出 等于零 。 从 AX~FX 各 线 中 减 去 AA, BBY, 
CC'、DD'、FF' 也 就 得 到 了 等 速 的 进化 树 。 
公式 di dis -re 一 ry 也 可 以 用 图 十 简单 地 加 以 说 明 。 令 A'X 
=B'X=CX， 于 是 rs = AA'=AX~A'X=AX-CX 
rps=BB'=BX-B'X=BX-CX 
rgo CC'2 CX - CX -0 
此 时 显然 A'B'= AB- AA' - BB' =dAB-ry-rp 
B'C = BC- BR'- 0 2dBC- ra- rc 十 
A'C=AC- AA'- 9 =dAC-ry-fe 





(四 ) 参 证 物种 的 选择 


W.-H. Li (1981) 与 Blanken (1982) 都 建议 首先 把 要 研究 的 物种 归并 成 两 大 
枝 ， 之 后 用 甲 枝 上 的 物种 作为 参 证 (reference) 校正 乙 被 上 的 关系 ， 再 用 乙 枝 上 的 校正 
甲 枝 上 的 。 但 是 实际 上 只 有 在 作 了 充分 的 研究 以 后 才 有 可 能 正确 地 划分 两 大 枝 ， 在 此 以 
前 是 难以 作 到 的 。 而 一 旦 划分 错误 ， 不 仅 这 个 错误 在 后 来 得 不 到 纠正 ， 而 且 由 于 错误 的 
参 证 ， 还 会 带 来 更 多 的 错误 。 

作者 分 析 了 各 种 可 能 的 情况 。 结 果 表 明 ， 参 证 物种 必须 位 于 所 要 研究 的 各 个 物种 所 
ROL GE) 之 外 ， 和 否则 所 得 到 的 结果 总 是 有 毛病 的 ， 除 非 参 证 物种 正好 处 于 所 要 
研究 的 进化 树 的 两 太 枝 之 间 。 但 是 这 是 难以 确定 的 。 


《五 ) 应 用 今 祖 法 于 具体 的 研究 时 所 时 到 的 间 题 


从 理论 上 说 ， 一 个 不 等 速 进化 树 的 差异 矩阵 用 不 同 物种 作为 参 证 加 以 粹 正 ， 只 要 这 

些 物 种 全 都 位 于 所 要 研究 的 进化 树 之 外 ， 所 得 结果 应 该 是 一 样 的 。 但 是 实际 应 用 今 祖 法 

于 具体 的 研究 时 ， 情 况 远 不 是 这 样 简单 。 以 Tetrahymena.Blcpharisma、Faramocecitim、 

Bresslaua 与 Euplotes 等 五 种 纤毛 忠 的 5SrRNA 为 例 。 它 们 彼此 在 分 子 序列 上 的 差异 见 下 
IE fe] 26 ROB RE, 

d | Te Ble Pa Br Eup 











Ta 一 25 15 14 24 
Ble 25 — 17 18 25 
Pa 15 17 — 14 24 
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Eup 24 25 24 14 — 


D gi: Chlamydomonas sp, 的 5S rRNAEAI BrüEXEGEIE, PARRER AHERE 
和 进化 树 如 下 所 示 : 
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十 一 


Wee FARR MH ChlorcllapysS rRNA 作为 参 证 进行 校正 ， 则 所 得 差异 和 矩阵 和 进化 树 都 古 
另 一 样 的 {图 十 二 ) . H£p3-Grocilariagg!g S&CrypthecodiniumdEuE, WALE AE 
所 不 同 CPS. TED. 


Eup Bis 
Br -Pa 0 j Pa Ble Br Eup te Te Br Pa Eup Bla 


下 二 





可 见 随 着 参 证 物种 的 不 同 ， 结 果 会 有 很 大 的 其 异 ， 令 人 无 所 适 人 从。 四 ,-H，Li 
(1981) #iBlanken (1982) 已 经 知道 这 一 点 ， 并 且 提 出 用 尽 可 能 多 的 物种 来 联合 参 
证 。 但 是 他 们 并 没有 认真 分 析 造 成 这 种 现象 的 原因 ， 而 这 种 现象 是 危及 到 了 整个 方法 的 
基础 的 。 他 们 也 没有 认真 论证 联合 参 证 的 合理 性 。 

实际 应 用 令 祖 法 时 还 过 到 男 一 个 令 估 转 感 的 问题 。 在 等 速 进化 树 的 差异 红 隆 (如 图 
三 的 ) 中 ， 许 多 矩阵 元 素 是 数值 相同 的 ， 和 矩阵 中 只 有 很 少 几 种 数字 。 在 非 等 速 进 化 树 的 
矩阵 中 则 不 是 如 此 但 是 用 今 祖 法 校正 后 ， 带 论 上 ， 和 矩阵 中 许多 原来 不 同 的 数字 变 为 相 
同 的 ， 数 字 的 种 类 也 就 大 大 减少 了 。 但 是 实际 应 用 今 祖 法 于 具体 的 研究 时 ， 情 癌 并 非 如 
此 。 五 种 纤毛 虫 53 rRNA 的 差异 矩阵 中 有 六 种 数字 ， 用 家 下 校正 后 , 仍然 是 六 种 ， 用 红 
汪 和 小 球 莱 校正 后 ， 反 而 增加 到 了 从 种 和 九 种 。 对 此 应 该 如 何 解 释 ? W.-H,Li(1981) 
和 其 他 人 并 未 注意 到 这 个 问题 。 


C^O 对 问题 的 分 析 


今 祖 法 是 在 对 理想 情况 的 分 析 中 提出 来 的 ， 提 出 时 并 没有 把 各 种 可 能 的 干扰 因素 考 
典 在 内 ， 例 如 就 没有 考虑 偶合 (coincidence}) 的 因素 。 核 酸 仅 由 四 种 核 背 酸 构 咸 ， 因 此 两 
个 毫 不 相干 的 核 戎 酸 序 列 在 每 个 位 点 上 都 有 25%% 的 可 能 性 彼此 相同 。 原来 不 同 的 位 点 在 
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发 生 突变 时 , 也 有 173 的 机 素 变 成 相同 的 。 琴 此 在 作为 参 证 的 核 戎 酸 序 列 与 被 研究 的 序列 
之 间 ， 不 仅 存 在 着 反映 进化 距离 的 差异 ， 而 且 还 存在 着 减少 这 种 差异 的 偶合 。 前 面 所 提 
到 的 令 人 困惑 的 问题 ， 很 可 能 就 是 由 于 作为 参 证 的 各 种 大 分 子 序列 与 我 们 所 要 研究 的 各 
种 大 分 子 序 列 之 间 ， 有 着 各 不 相同 的 偶合 程度 所 致 。 

仍 以 图 三 中 的 进化 树 为 例 。 为 便于 分 析 ， 设 想 出 下 例 的 极端 情况 。 设 由 于 偶合 ， 参 
证 物种 y ,的 大 分 子 序列 竟然 与 物种 A 的 大 分 子 序列 完全 相同 ， 于 是 dAy,1=0，dBy,= 
dBA =4，dCys =dCA =3， 避 ww。 以 它们 作为 校正 值 进 行 校正 ， 最 后 得 到 进化 树 如 图 十 
五 所 示 。 同 样 ， 设 参 证 物种 Y, 一 y 。 的 大 分 子 序列 分 别 与 物种 BB 一 下 的 大 分 子 序列 完全 侦 
售 ， 于 是 将 得 到 如 图 十 六 至 图 二 十 所 示 的 结果 。 它 们 溃 不 相 同 ， 而 且 无 一 正确 。 








148 动物 学 研究 9% 


实际 上 当然 不 可 能 过 到 偶合 达到 如 此 极端 的 情况 ， 但 是 可 以 设想 ， 只 要 作为 参 证 的 
大 分 子 序列 与 被 研究 者 之 一 有 一 定 程度 的 偶合 ， 就 足以 造成 错误 的 后 果 了 。 用 各 有 自己 
具体 的 偶合 性 的 不 同 大 分 子 作为 参 证 ， 得 到 各 种 不 同 的 结果 其 实 是 很 自然 的 。 

用 两 个 物种 的 大 分 子 序列 联合 参 证 ， 结 果 多 半 也 还 是 不 正确 ， 例 如 用 7 与 ye 联合 参 
证 ， 记 得 结果 为 图 二 十 一 。 如 果 用 y1 至 ye 六 个 种 联合 参 证 ， 结 果 为 图 二 十 二 ; 虽然 其 中 
D 的 位 置 有 问题 ， 但 是 比 起 前 面 的 各 个 图 来 显然 都 要 正确 一 些 。 
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这 一 结果 表明 ， 用 各 有 其 不 同 的 偶合 性 的 多 个 物种 联合 参 证 ， 很 可 能 比 用 任何 单一 
物种 作 参 证 都 要 可 靠 一 些 。 原 因 大 约 正 在 于 它们 各 有 自己 的 偏颇 性 ， 而 集合 在 一 起 却 有 
可 能 使 这 些 偏 虞 相互 抵消 。 果 真如 此 ， 则 选择 参 证 物种 时 应 挑选 那些 答 此 全 都 相距 较 远 
的 种 类 ， 以 利于 消除 偏颇 性 。 

至 于 至 少 需 用 多 少 物种 联合 参 证 ， 作 者 的 经 验 性 的 作法 是 逐步 加 参 证 物种 ， 直 到 所 
得 到 的 树 的 分 枝 型 式 稳定 下 来 ， 再 增多 参 证 物种 也 不 再 改变 。 作 者 假定 这 种 稳定 下 来 的 
分 枝 型 式 是 比较 可 信 的 。 

前 面 已 提 到 过 ， 在 实际 应 用 今 祖 法 时 会 发 现 ， 经 过 校正 后 距 阵 中 的 数字 并 不 会 象 理 
论 分 析 中 所 见 到 的 那样 种 数 大 大 减少 。 这 可 以 从 两 方面 给 予 解 释 。 一 是 如 果 参 证 物种 的 
大 分 子 序列 与 各 被 研究 物种 的 大 分 子 序列 有 不 同 程度 的 个 合 ， 则 校正 所 得 的 矩阵 中 的 数 
字 是 不 可 能 只 有 很 少 的 几 类 的 。 二 是 两 个 物种 的 大 分 子 序列 之 差 所 反映 出 来 的 两 者 间 的 
进化 距离 ， 实 际 上 是 已 经 被 二 者 问 的 偶合 ， 同 一 位 点 上 的 重复 突变 ， 甚 至 道 转 性 突变 等 
等 所 消 弱 了 的 。 图 三 中 的 dAF 等 于 dAX 加 dFX， 然 而 在 实际 的 研究 中 ，dAF 其 实 具 是 以 
dAX 加 dFX 为 极限 ， 由 于 偶合 等 等 原因 ，dAF 实 际 上 往往 是 小 于 dAX 加 dFX 的 。 人 们 从 
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极限 状态 下 时 ， 等 速 进化 树 的 差异 矩阵 中 的 数值 才 会 只 有 很 少 的 几 种 。 
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THE ESSENCE OF THE PRESENT-DAY ANCESTOR 
METHOD FOR CONSTRUCTING EVOLUTIONARY TREES 
FROM SEQUENCE DATA AND THE PUZZLE 
ENCOUNTERED IN APPLYING THIS METHOD 


Li Jingyan 


(Kunming Institute of Zoology, Academia Sinica, Kunming, Yunnan) 


The essence of the present-day ancestor method was analyzed. 

This method is useful especially in studying the phylogenetic relationships 
among distantly related groups from. sequence data, because the mistakes prod- 
uced by simple clustering analysis resulting from the unequal rates of evolution 
may be avoided, 

The essence of this method js that the difference matrix of the phylogen— 
clic tree with unequal rates is transtormed into a new matrix, which is corres- 
ponding to an evolutionary tree having the same topology, but with equal rates, 

The basic correcting factors used in this method are actually the sequence 
differences between the mulecules of those species, of which we want to study 
the phylogenesis, and the molecule of their common ancestor, If these corre- 
cling values are added or subtracted by any numerical value equally, the final 
result will not be changed in topology, If we use the molecule of a present- 


day spccis as reference to replace that of the unknown agcestor, it jusi 
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means that the correcting values arc added cqually by a value representing the 
sequence difference between the ancestor and the reference, and therefore the 
final result will not be changed either, There is one thing to be worth no- 
tice: in the light of our tests, it would be best if the specics used as refere- 
nee is outside the evolutionary tree, which is being probed, 

When the present-day ancestor method was applied to specific research, 
a perplexing facl was cncounlercd: from the same one difference matrix a 
series of different trees could be obtained when different species were succes- 
sively uscd as references, This fact is completely contradictory to the theore- 
tical deduction, 

After having carried out a series of tests, the author reached a conclusion 
that the puzzle was brought about by the various coincident relationships 
betweeh the molecules of the reference species and the of those species we 
want to study When one reference species was replaced by another, the 
concrete coincident relationship altered, and the final result might also chan- 
ecd, That means if we can climinate the cffects of these coincident relation- 
ships, we will be able to abolish the phenomenon described above and obtain 
a believable result, 

[owe dake a series of far related species together as a reference whole, 
the different coinéident relationships might be counteracted each othcr, aud 
a much better result would be obtaincd, 

In order to censure having enough amount of species in the reference 
group, an cxpcrimental way is as the following, Only those species far recla- 
ted cach other are selected as references, Add more and morc selected spe- 
cies inlo the reference group and calculate, Along with this adding process 
the irecs obtaincd will altcr again and again, until a stable result is finally 
gained, Only this “stabilized” result can be taken as believable, 

W.-H. Li (1981) and Blanken ef af. (1982) suggested a way that, 
making a rough tree by simple clustering analysis at first and all the spccics 
are clussificd into two cvolutionary branches, then each of the two branches 
is successively used as reference group to reconsider the clustering of species 
in the other branch, As the author's opinion, this way is mot quite satisfa- 
ctory: 1. the classifying of the two branches may contain mistakes and the 
misplaced species used as reference might lead to further mistakes, 2. ihe 
amount of species in one branch may be not enough for obtaining a stable 
result, 3, the species in the same branch may be too closely related and this 
is unfavorable to counteract the effects of the coincident relattonships, 


Key words, molecular evolution, phylogenetic tree, Present-Day Ancestor method, coincidence. 


